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摘　 要：以 Ｗｅｂ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅ 数据库为数据来源，利用 ＣｉｔｅＳｐａｃｅ 和 ＵＣＩＮＥＴ 软件对发表在 Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ Ｒｅｓｅａｒｃｈ 期刊上有关生物

信息学软件研究的文献做了可视化分析，揭示了该领域的研究力量、作者团队与高被引作者、知识基础、期刊分布、研究热点

与前沿，为生物信息学软件的研究和发展提供必要的参考依据。
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　 　 随着人类基因组计划的实施，通过基因组测序、
蛋白质序列测定和结构解析等实验，分子生物学家

提供了大量的有关生物分子的原始数据，需要利用

现代计算技术对这些原始数据进行收集、整理、管理

以便于检索使用，因而出现了生物信息学［１］。 生物

信息学产生的原因之一是利用计算机技术揭示大量

而复杂的生物数据，而揭示的途径之一便是生物信

息学软件。 常用的软件有 ＢＬＡＳＴ、Ｃｌｕｓｔａｌ（Ｘ ／ Ｗ）、
ＡＮＴＨＥＰＲＯＴ、ＲａｓＭｏｌ、ＰｙＭＯＬ、Ｓｗｉｓｓ⁃ＰｄｂＶｉｅｗｅｒ 等。

近年来，生物信息学软件的研究得到了广泛关

注，但大都集中于对相关软件的综述与归类［２－６］ 或

者单一软件的介绍与应用［７－１２］。 国内外尚未有学者

对生物信息学软件领域研究的整体情况进行分析，
本文利用 ＣｉｔｅＳｐａｃｅ、ＵＣＩＮＥＴ 等软件对生物信息学

软件领域的研究情况进行可视化分析，揭示其研究

热点和发展趋势，为相关研究者掌握研究现状和选

择研究方向提供参考。

１　 数据来源与研究方法

以Ｗｅｂ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅ 数据库为来源，构造检索式：出版

物 名 称 ＝ Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ Ｒｅｓｅａｒｃｈ； 索 引 ＝ ＳＣＩ⁃
ＥＸＰＡＮＤＥＤ， ＳＳＣＩ， Ａ＆ＨＣＩ， ＣＰＣＩ⁃Ｓ， ＣＣＲ⁃ＥＸＰＡＮＤＥＤ，
ＩＣ；时间跨度＝２００４—２０１３年；分年选取Ｗｅｂ Ｓｅｒｖｅｒ Ｉｓｓｕｅ
这一期，共检出记录 １ ２０１ 条。 检索时间为 ２０１４ 年 ４ 月

２５日。
Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ Ｒｅｓｅａｒｃｈ 属于国际权威期刊，其

２０１２ 年的影响因子为 ８．２７８，５ 年影响因子为 ８．０５５，
主要刊登物理、化学、生物化学和生物学中核酸和蛋

白质参与核酸代谢及其相互作用的最前沿研究，在



生物信息学、生命科学、遗传学与生物信息学等领域

具有很高的影响力。 同时，自 ２００４ 年起，Ｎｕｃｌｅｉｃ
Ａｃｉｄｓ Ｒｅｓｅａｒｃｈ 每年 ７ 月单独出版” Ｗｅｂ Ｓｅｒｖｅｒ
Ｉｓｓｕｅ”一期，重点介绍生物信息学软件的研究进展

及重大研究成果。 考虑到该期刊的权威性及数据获

取的便捷性，本文选取 Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄｓ Ｒｅｓｅａｒｃｈ 期刊

为研究对象。
导出上述检索结果的文献题录，主要采用学者

陈超美博士基于 Ｊａｖａ 平台开发的信息可视化分析

软件 ＣｉｔｅＳｐａｃｅ 进行分析，该软件通过对文献信息的

可视化，能够直观地反应学科领域的发展轨迹、知识

基础、研究前沿与热点等。 同时，辅助 ＵＣＩＮＥＴ 软件

对作者合作团队进行分析。

２　 文献分布

对近 １０ 年生物信息学软件领域的相关文献信

息量进行统计（见图 １），发现生物信息学软件的研

究在 ２００５ 年达到最高值，为 １６０ 篇，之后呈下降趋

势，表明 ２００５ 年后对生物信息学软件的研究热度有

所下降。 ２００８ 年起文献量稍有回升，但在 ２０１０ 年

开始下降，之后趋于缓和，表明近几年对于生物信息

学软件的研究热度稍有不足，同时表明对于生物信

息学软件的研究达到了稳定状态。
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图 １　 生物信息学软件研究的文献增长趋势

Ｆｉｇ．１　 Ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ｓｏｆｔｗａｒｅ ｒｅｓｅａｒｃｈ

３　 知识图谱可视化分析

３．１　 研究力量分析

将数据导入到 ＣｉｔｅＳｐａｃｅ 软件中，将 Ｎｏｄｅ Ｔｙｐｅｓ
设置为 Ｃｏｕｎｔｒｙ 和 Ｉｎｓｔｉｔｕｔｉｏｎ，阈值设置为 Ｔ３０，选择

Ｐａｔｈｆｉｎｄｅｒ 算法，其余选用默认值，得出生物信息学

软件领域的研究力量分布图（见图 ２）。 其中圆形节

点代表国家，发文量越多，节点越大，处于直线分支

上的小节点代表机构。

图 ２　 国家（地区）及机构分布知识图谱

Ｆｉｇ．２　 Ｋｎｏｗｌｅｄｇｅ ｍａｐ ｏｆ ｃｏｕｎｔｒｉｅｓ （ｒｅｇｉｏｎｓ） ａｎｄ ｉｎｓｔｉｔｕｔｉｏｎ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

　 　 不同国家和地区对于生物信息学软件的研究不

尽相同，主要集中在美国、德国、西班牙、法国、英国、
中国、加拿大等国家和地区，其中美国的发文量最

多，为 ３４０ 篇，占到 １０ 年来总发文量的 ２８．３％；其次

为德国，为 １５１ 篇，占到 １２．５％，西班牙紧随其后，为
７２ 篇，但在频次上远低于美国和德国，表明美国、德
国、西班牙等国家在生物信息学软件方面的研究热

度相对较高，其中以美国为盛。
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从中心性看，美国的中心性最高，为 ０．５２。 无论

是发文频次还是中心性，美国都居于首位，表明美国

对于生物信息学软件的研究热度和质量都较高；其次

为中国大陆，为 ０．３７。 新加坡（０．２７）居于第三，随后

是澳大利亚（０．２０）。 中国大陆的文献量虽与美国、德
国等国家相比相对较少，但中心性位于前列，表明中

国大陆对生物信息学软件的研究质量较高，具有较高

的影响力，新加坡、澳大利亚等也具有一定的影响力。
生物信息学软件的研究机构主要集中在高校和

研究院等机构，机构发文量相对于各国家而言，产出

较少，其中台湾交通大学的发文量达到了 ２５ 篇，以
色列特拉维夫大学有 ２２ 篇，台湾中央研究院为 ２０
篇，加拿大阿尔伯塔大学和法国国家科学研究院均

为 １８ 篇；从中心性看，美国哥伦比亚大学的中心性

较高，为 ０．１７，其次为德国的哥廷根大学（０．１０）、台
湾中央研究院（０．０９）、特拉维夫大学（０．０４）。 无论

是发文量还是中心性，机构的研究力量相对薄弱，尚
未有高产出和高影响力的机构出现。 在发文量排名

前 １５ 的研究机构中，美国占了 ５ 席，中国台湾占了

３ 席，表明二者的机构力量较强。
从国家（或地区）、研究机构的相互合作来看，

总体合作状况并不密切，内部合作相比外部合作要

多，某种程度上符合马太效应的特点，部分国家或地

区的研究文献较多，且开展相互合作研究；部分国家

或地区的相关研究较少，很少开展相互合作。

３．２　 作者分析

通过对作者的发文量进行分析可以识别出某研

究领域的高产作者。 本研究共 １ ２０１ 篇文献，通过

统计，选取发文量 １０ 篇以上的作者为高产作者，依
次为 Ｄｏｐａｚｏ Ｊ、Ｗｉｓｈａｒｔ ＤＳ、Ｍｏｒｇｅｎｓｔｅｒｎ Ｂ、Ｔｕｆｆｅｒｙ Ｐ、
Ｍｅｄｉｎａ Ｉ、 Ａｌｓｈａｈｒｏｕｒ Ｆ、 Ｎｕｓｓｉｎｏｖ Ｒ、 Ｗｏｌｆｓｏｎ ＨＪ、
Ｔａｒｒａｇｅ Ｊ、Ｃｌｏｔｅ Ｐ，其发文量分别为 ２４、１８、１４、１４、
１４、１３、１１、１０、１０、１０ 篇，表明这些作者在生物信息

学软件领域研究中的贡献较高。
３．２．１　 作者合作团队分析

分析科学研究中的作者合作关系对于资源共

享、思想交流、知识传播、信息获取等方面都具有重

要的意义［１３］。 本文选取发文量为 ４ 篇以上的作者，
利用 ＵＣＩＮＥＴ 软件对生物信息学软件领域的作者合

作关系进行分析。 运行软件，得到核心作者的共现

网络图谱。 为形象地展现作者间的合作关系，剔除

了孤立的节点，同时鉴于本文的合作网络较多，又剔

除了若干个二人合作团队，得到作者合著图谱（见
图 ３），通过对其进行分析发现，生物信息学软件研

究领域的核心作者合作团队较多，其中以 Ｄｏｐａｚｏ Ｊ
为核心的团队最大，由 ３６ 人构成；其次是以 Ｗｉｓｈａｒｔ
ＤＳ 为核心的团队，由 ２５ 人构成；以 Ｃｈｅｎ Ｊ、Ｚｈａｎｇ Ｙ
等为核心的团队规模第三，由 １７ 人构成；同时，规模

较大的还有一个 １０ 人团队、一个 ９ 人团队。

图 ３　 作者合作团队图谱
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　 　 规模最大的三个团队都研究和开发了大量的生

物信息学软件，例如以 Ｄｏｐａｚｏ Ｊ 为核心的团队开发

了用 于 功 能 注 释 和 基 因 组 分 析 的 ｗｅｂ 软 件

ＢＡＢＥＬＯＭＩＣＳ［１４］、功能基因组数据分析工具 ＦａｔｉＧＯ
＋［１５］、微阵列基因表达数据分析工具 ＧＥＰＡＳ 等诸多

软件［１６］；以 Ｗｉｓｈａｒｔ ＤＳ 为核心的团队开发了用于代

谢组学数据分析和解释的工具 ＭｅｔａｂｏＡｎａｌｙｓｔ［１７］、质
粒图谱的绘制和自动注释工具 ＰｌａｓＭａｐｐｅｒ［１８］、细菌

基因组自动注释工具 ＢＡＳｙｓ 等［１９］；以 Ｃｈｅｎ Ｊ、Ｚｈａｎｇ
Ｙ 等为核心的团队开发了 ＧＯ 注释软件 ＷＥＧＯ［２０］、
蛋白质结构预测工具 ＳＣＲＡＴＣＨ［２１］、ｍｉＲＮＡ 靶基因

自动预测工具 ｍｉＲＵ 等［２２］。

图 ３ 中节点大小代表了作者的中心性，从图中

可以看出以 Ｄｏｐａｚｏ Ｊ 为核心的团队成员大都有着较

高的中心性，表明这一团队的发文数量与质量均较

高，是生物信息学软件研究领域的中坚力量；同时，
以 Ｗｉｓｈａｒｔ ＤＳ 为核心的团队中的 Ｗｉｓｈａｒｔ ＤＳ、Ｃｒｕｚ
ＪＡ、Ｂｅｒｊａｎｓｋｉｉ Ｍ、Ｚｈｏｕ Ｙ、Ｌｕ Ｐ、Ｔａｎｇ Ｐ 和以 Ｗｉｓｈａｒｔ
ＤＳ 为核心的团队 Ｚｈａｎｇ Ｙ、Ｃｈｅｎ Ｊ、Ｗａｎｇ Ｊ 等作者也

具有较高的中心性。 进一步表明这三个团队对于生

物信息学软件领域的研究具有较高的贡献。
以 Ｄｏｐａｚｏ Ｊ 为核心的团队中心性最为突出，为

进一步分析该团队的个体差异，单独对该团队进行

分析（见图 ４）。

图 ４　 Ｄｏｐａｚｏ Ｊ 团队分析图谱

Ｆｉｇ．４　 Ｍａｐ ｏｆ Ｄｏｐａｚｏ Ｊ′ｓ ｔｅａｍ

　 　 图中两作者间连线的粗细表示其共现程度，连
线上的数字表明其共现次数。 从图中可以看出，
Ｄｏｐａｚｏ Ｊ 的中心性最高，与其他作者共现的次数也

最多，表明其在生物信息学软件领域的研究较为活

跃，成果最为突出。 通过查询，发现其研究主要集中

在生物信息学、系统生物学等领域，总计 ｈ 指数为

５５，ｉ１０ 指数为 １４６。 Ｔａｒｒａｇｅ Ｊ 的中心性和与其他作

者共现的次数均位于第二，Ｍｅｄｉｎａ Ｉ 的中心性和与

其他作者共现的次 数 位 于 第 三， Ａｌｓｈａｈｒｏｕｒ Ｆ、
Ｍｏｎｔａｎｅｒ Ｄ、Ｃａｒｂｏｎｅｌｌ Ｊ 三人其次，表明这些作者在

生物信息学软件研究的贡献较高，研究成果较为突

出。 进一步分析，发现该团队可从 Ｄｉａｚ⁃Ｕｒｉａｒｔｅ Ｒ 划

分为左右两部分，而左边各作者的中心性及与其他

作者共现的次数相对右边各作者较少，表明 Ｄｉａｚ⁃
Ｕｒｉａｒｔｅ Ｒ 促进了作者之间的交流合作，但合作的力

度并不强。
３．２．２　 作者共被引分析

美国德雷克赛大学怀特（Ｗｈｉｔｅ）博士认为，作
者共引频次越高则作者学术相关性越强［２３］。 将

Ｎｏｄｅ Ｔｙｐｅｓ 设置为 Ｃｉｔｅｄ Ａｕｔｈｏｒ，阈值设置为 Ｔ３０，其
余选用默认值，得到作者共被引图谱（见图 ５），图中

节点代表共被引作者，节点大小代表共被引频次。
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图 ５　 作者共被引知识图谱

Ｆｉｇ．５　 Ｋｎｏｗｌｅｄｇｅ ｍａｐ ｏｆ ａｕｔｈｏｒ ｃｏ⁃ｃｉｔａｔｉｏｎ

　 　 从图 ５ 中可以看出，共被引频次最高的是

ＡＬＴＳＣＨＵＬ ＳＦ （ ２６０ 次）。 ＡＬＴＳＣＨＵＬ ＳＦ 出生于

１９５７ 年，是美国的一位数学家，现主要从事生物信

息学的研究，设计的算法（Ｋａｒｌｉｎ⁃Ａｌｔｓｃｈｕｌ 算法及其

继任算法）被广泛应用在生物信息学领域，发表的

所有文献总被引频次为 １２２ ６４２ 次，ｈ 指数为 ４４，ｉ１０
指数为 ５７。 ＡＬＴＳＣＨＵＬ ＳＦ 等人于 １９９０ 年提出

ＢＬＡＳＴ（Ｂａｓｉｃ Ｌｏｃａｌ Ａｌｉｇｎｍｅｎｔ Ｓｅａｒｃｈ Ｔｏｏｌ）算法，被
广泛使用在蛋白质 ＤＮＡ 序列的分析问题中，在其他

序列相似性比对中也有应用。
其次是 ＢＥＲＭＡＮ ＨＭ（１９２ 次），她出生于 １９４３

年，是 ＲＣＳＢ ＰＨＤ 的负责人，同时也是 Ｎｕｃｌｅｉｃ Ａｃｉｄ
Ｄａｔａｂａｓｅ 的创始人，是一位结构生物学家，现主要从

事结构生物学、结构生物信息学和数据库的研究，发
表的所有文献总被引频次为 ３５ ４９８ 次，ｈ 指数为

７１，ｉ１０ 指数为 １６８；随后是 ＡＳＨＢＵＲＮＥＲ Ｍ （１１１
次），生于 １９４２ 年，是英国遗传学、生物信息学领域

的著名学者， 发表过 Ｇｅｎｅ Ｏｎｔｏｌｏｇｙ： ｔｏｏｌ ｆｏｒ ｔｈｅ
ｕｎｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｂｉｏｌｏｇｙ［２４］等高被引文献；ＫＡＮＥＨＩＳＡ Ｍ
是日本京都大学生物信息学领域的著名学者；
ＴＨＯＭＰＳＯＮ ＪＤ 是法国斯特拉斯堡大学生物学学

者，发表过关于 ＣＬＵＳＴＡＬ 软件［２５－２７］ 的高被引文献。
ＪＯＮＥＳ ＤＴ、 ＥＤＧＡＲ ＲＣ、ＷＨＥＥＬＥＲ ＤＬ、 ＢＡＩＲＯＣＨ
Ａ、ＧＲＩＦＦＩＴＨＳ⁃ＪＯＮＥＳ Ｓ 等都是生物学等相关领域

的著名学者，学术成果突出。
３．３　 知识基础分析

通过对学科领域的文献信息可视化分析能够使

研究者直观地辨识出学科前沿的演化路径及学科领

域的经典基础文献［２８］。 将数据导入到 ＣｉｔｅＳｐａｃｅ 软

件中，将 Ｎｏｄｅ Ｔｙｐｅｓ 设置为 Ｃｉｔｅｄ Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ，阈值设

置为 Ｔ３０，其余选用默认值，得到共被引文献的可视

化图谱，分别以 Ｔｉｍｅｌｉｎｅ 和 Ｃｌｕｓｔｅｒ 方式显示，得到

奠基性文献和核心文献的知识图谱，图中圆形节点

代表共被引文献，节点大小代表共被引频次。
对生物信息学软件研究的知识基础从两个方面

进行分析，即生物信息学软件研究的早期奠基性文

献、高被引与高中心性文献，它们构成了生物信息学

软件研究的脉络，形成了坚固的基础。
３．３．１　 奠基性文献分析

从图 ６ 中可以看出有 ４ 篇于 ２０ 世纪 ８０ 年代发

表的早期文献 （见表 １），第 １ 篇是 Ｓｍｉｔｈ ＴＦ 和

Ｗａｔｅｒｍａｎ ＭＳ 于 １９８１ 年发表在 Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
Ｂｉｏｌｏｇｙ 期刊上的 Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｍｍｏｎ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｓｕｂｓｅｑｕｅｎｃｅｓ 一文，该文在 Ｇｏｏｇｌｅ Ｓｃｈｏｌａｒ 中的被引

频次为 ７ ７０４，在 Ｗｅｂ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅ 中的被引频次为

３ ７４１，在所选文献集中的被引频次为 ３４ 次，中心性

为 ０．０７。 在文中，Ｓｍｉｔｈ 和 Ｗａｔｅｒｍａｎ 提出了著名的

公共子序列识别算法 （ Ｓｍｉｔｈ⁃Ｗａｔｅｒｍａｎ 算法） ［２９］，
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Ｓｍｉｔｈ⁃Ｗａｔｅｒｍａｎ 算法作为 Ｎｅｅｄｌｅｍａｎ⁃Ｗｕｎｓｃｈ 算法 的改进，提供了很好的比对性能和更大的灵活性。

图 ６　 奠基性文献的时间序列图谱

Ｆｉｇ．６　 Ｔｉｍｅ ｌｉｎｅ ｍａｐ ｏｆ ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎａｌ ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅｓ

　 　 第 ２ 篇是 Ｋａｂｓｃｈ Ｗ 和 Ｓａｎｄｅｒ Ｃ 于 １９８３ 年发表

在 Ｂｉｏｐｏｌｙｍｅｒｓ 期 刊 上 的 Ｄｉｃｔｉｏｎａｒｙ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎ
ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ： ｐａｔｔｅｒｎ ｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎ ｏｆ ｈｙｄｒｏｇｅｎ⁃
ｂｏｎｄｅｄ ａｎｄ ｇｅｏｍｅｔｒｉｃａｌ ｆｅａｔｕｒｅｓ 一 文， 在 Ｇｏｏｇｌｅ
Ｓｃｈｏｌａｒ 中的被引频次为 ９ ５０９ 次，在 Ｗｅｂ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅ

中的被引频次为 ７ ９５６ 次，在所选文献集中的被引

频次为 ３０ 次。 Ｗｏｌｆｇａｎｇ Ｋａｂｓｃｈ 和 Ｃｈｒｉｓ Ｓａｎｄｅｒ 在

文中提出了应用于蛋白质结构中的氨基酸残基进行

二级结构构像分类的标准算法［３０］。

表 １　 生物信息学软件研究的奠基性文献

Ｔａｂｌｅ １　 Ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎａｌ ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅｓ ｏｆ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ｓｏｆｔｗａｒｅ ｒｅｓｅａｒｃｈ

年份 频次 中心性 被引文献

１９８１ ３４ ０．０７ ＳＭＩＴＨ ＴＦ， １９８１， Ｊ ＭＯＬ ＢＩＯＬ， Ｖ１４７， Ｐ１９５， ＤＯＩ １０．１０１６ ／ ００２２－２８３６（８１）９００８７－５

１９８３ ３０ ０．０３ ＫＡＢＳＣＨ Ｗ， １９８３， ＢＩＯＰＯＬＹＭＥＲＳ， Ｖ２２， Ｐ２５７７， ＤＯＩ １０．１００２ ／ ＢＩＰ．３６０２２１２１１

１９８７ １３ － ＳＡＩＴＯＵ Ｎ， １９８７， ＭＯＬ ＢＩＯＬ ＥＶＯＬ， Ｖ４， Ｐ４０６

１９８８ ２０ ０．０１ ＰＥＡＲＳＯＮ ＷＲ， １９８８， Ｐ ＮＡＴＬ ＡＣＡＤ ＳＣＩ ＵＳＡ， Ｖ８５， Ｐ２４４４， ＤＯＩ １０．１０７３ ／ ＰＮＡＳ．８５．８．２４４４

　 　 第 ３ 篇是 Ｓａｉｔｏｕ Ｎ 和 Ｎｅｉ Ｍ 于 １９８７ 年发表在

Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ 上的 Ｔｈｅ ｎｅｉｇｈｂｏｒ⁃
ｊｏｉｎｉｎｇ ｍｅｔｈｏｄ： ａ ｎｅｗ ｍｅｔｈｏｄ ｆｏｒ ｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｎｇ
ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅｓ 一文，在 Ｇｏｏｇｌｅ Ｓｃｈｏｌａｒ 中的被引频

次为 ３６ １７８，在 ｗｅｂ ｏｆ ｓｃｉｅｎｃｅ 中的被引频次为 ３０
６５７ 次，在所选文献集中的被引频次为 １３ 次。 Ｓａｉｔｏｕ
和 Ｎｅｉ 在文中提出了用于构建系统发育树的邻接法

（Ｎｅｉｇｈｂｏｒ⁃ｊｏｉｎｉｎｇ Ｍｅｔｈｏｄ） ［３１］，该方法通过确定距离

最近或距离相邻的成对分类单位来使系统树的总长

达到尽可能小。
第 ４ 篇是 Ｐｅａｒｓｏｎ ＷＲ 和 Ｌｉｐｍａｎ ＤＪ 于 １９８８ 年

发 表 在 Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ
Ｓｃｉｅｎｃｅｓ 上的 Ｉｍｐｒｏｖｅｄ ｔｏｏｌｓ ｆｏｒ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｅｑｕｅｎｃｅ
ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ 一文，被引频次为 ２０，在 Ｇｏｏｇｌｅ Ｓｃｈｏｌａｒ 中
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的被引频次为 １１ ２７１。 Ｐｅａｒｓｏｎ 和 Ｌｉｐｍａｎ 对 ＦＡＳＴＰ
算法 进 行 了 改 进［３２］， 提 出 了 序 列 比 较 算 法

（ＦＡＳＴＡ）。
３．３．２　 核心文献分析

对于核心文献的分析主要从高被引文献 （见

表 ２）和高中心性文献（见表 ３）展开，从图 ７ 中可以

看出被引频次最高的文献是 ＢＥＲＭＡＮ ＨＭ 于 ２０００

年发表的 Ｔｈｅ Ｐｒｏｔｅｉｎ Ｄａｔａ Ｂａｎｋ 一文，ＢＥＲＭＡＮ ＨＭ
在文中介绍了 ＰＤＢ 数据库的目标［３３］、数据存储和访

问系统以及如何获取进一步信息，并对资源的发展

做了短期规划。 ＰＤＢ 是一个专门收录蛋白质及核酸

的三维结构资料的数据库，ＰＤＢ 及其所提供的软件

对公众免费使用。

表 ２　 生物信息学软件研究的高被引文献

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｈｉｇｈｌｙ ｃｉｔｅｄ ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅｓ ｏｆ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ｓｏｆｔｗａｒｅ ｒｅｓｅａｒｃｈ

频次 年份 中心性 被引文献

１７１ ２０００ ０．１８ ＢＥＲＭＡＮ ＨＭ， ２０００， ＮＵＣＬＥＩＣ ＡＣＩＤＳ ＲＥＳ， Ｖ２８， Ｐ２３５， ＤＯＩ １０．１０９３ ／ ＮＡＲ ／ ２８．１．２３５
１４６ １９９７ ０．３５ ＡＬＴＳＣＨＵＬ ＳＦ， １９９７， ＮＵＣＬＥＩＣ ＡＣＩＤＳ ＲＥＳ， Ｖ２５， Ｐ３３８９， ＤＯＩ １０．１０９３ ／ ＮＡＲ ／ ２５．１７．３３８９
１０５ ２０００ ０．３６ ＡＳＨＢＵＲＮＥＲ Ｍ， ２０００， ＮＡＴ ＧＥＮＥＴ， Ｖ２５， Ｐ２５
９１ １９９０ ０．３４ ＡＬＴＳＣＨＵＬ ＳＦ， １９９０， Ｊ ＭＯＬ ＢＩＯＬ， Ｖ２１５， Ｐ４０３， ＤＯＩ １０．１００６ ／ ＪＭＢＩ．１９９０．９９９９
６３ １９９４ ０．１３ ＴＨＯＭＰＳＯＮ ＪＤ， １９９４， ＮＵＣＬＥＩＣ ＡＣＩＤＳ ＲＥＳ， Ｖ２２， Ｐ４６７３， ＤＯＩ １０．１０９３ ／ ＮＡＲ ／ ２２．２２．４６７３
４９ １９９５ ０．１ ＭＵＲＺＩＮ ＡＧ， １９９５， Ｊ ＭＯＬ ＢＩＯＬ， Ｖ２４７， Ｐ５３６， ＤＯＩ １０．１０１６ ／ Ｓ００２２－２８３６（０５）８０１３４－２
４５ ２００４ ０．０３ ＥＤＧＡＲ ＲＣ， ２００４， ＮＵＣＬＥＩＣ ＡＣＩＤＳ ＲＥＳ， Ｖ３２， Ｐ１７９２， ＤＯＩ １０．１０９３ ／ ＮＡＲ ／ ＧＫＨ３４０
４１ １９９７ ０．０４ ＡＬＴＳＣＨＵＬ ＳＦ， １９９７， ＮＵＣＬＥＩＣ ＡＣＩＤＳ ＲＥＳ， Ｖ２５， Ｐ３４０２

表 ３　 生物信息学软件研究的高中心性文献

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｈｉｇｈ ｃｅｎｔｒａｌ ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅｓ ｏｆ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ｓｏｆｔｗａｒｅ ｒｅｓｅａｒｃｈ

频次 年份 中心性 被引文献

１０５ ２０００ ０．３６ ＡＳＨＢＵＲＮＥＲ Ｍ， ２０００， ＮＡＴ ＧＥＮＥＴ， Ｖ２５， Ｐ２５
１４６ １９９７ ０．３５ ＡＬＴＳＣＨＵＬ ＳＦ， １９９７， ＮＵＣＬＥＩＣ ＡＣＩＤＳ ＲＥＳ， Ｖ２５， Ｐ３３８９， ＤＯＩ １０．１０９３ ／ ＮＡＲ ／ ２５．１７．３３８９
９１ １９９０ ０．３４ ＡＬＴＳＣＨＵＬ ＳＦ， １９９０， Ｊ ＭＯＬ ＢＩＯＬ， Ｖ２１５， Ｐ４０３， ＤＯＩ １０．１００６ ／ ＪＭＢＩ．１９９０．９９９９
３０ １９９５ ０．２７ ＢＥＮＪＡＭＩＮＩ Ｙ， １９９５， Ｊ ＲＯＹ ＳＴＡＴ ＳＯＣ Ｂ ＭＥＴ， Ｖ５７， Ｐ２８９
１７１ ２０００ ０．１８ ＢＥＲＭＡＮ ＨＭ， ２０００， ＮＵＣＬＥＩＣ ＡＣＩＤＳ ＲＥＳ， Ｖ２８， Ｐ２３５， ＤＯＩ １０．１０９３ ／ ＮＡＲ ／ ２８．１．２３５
１９ ２００６ ０．１８ ＨＵＬＬ Ｄ， ２００６， ＮＵＣＬＥＩＣ ＡＣＩＤＳ ＲＥＳ， Ｖ３４， ， ＤＯＩ １０．１０９３ ／ ＮＡＲ ／ ＧＫＬ３２０
３６ ２００３ ０．１６ ＢＯＥＣＫＭＡＮＮ Ｂ， ２００３， ＮＵＣＬＥＩＣ ＡＣＩＤＳ ＲＥＳ， Ｖ３１， Ｐ３６５， ＤＯＩ１０．１０９３ ／ ＮＡＲ ／ ＧＫＧ０９５
３１ ２００４ ０．１６ ＡＬ⁃ＳＨＡＨＲＯＵＲ Ｆ， ２００４， ＢＩＯＩＮＦＯＲＭＡＴＩＣＳ， Ｖ２０， Ｐ５７８， ＤＯＩ１０．１０９３ ／ ＢＩＯＩＮＦＯＲＭＡＴＩＣＳ ／ ＢＴＧ４５５

图 ７　 生物信息学软件研究的核心文献图谱

Ｆｉｇ．７　 Ｋｎｏｗｌｅｄｇｅ ｍａｐ ｏｆ ｃｏｒｅ ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅｓ

０６ 生　 物　 信　 息　 学　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 第 １３ 卷



　 　 其次是 ＡＬＴＳＣＨＵＬ ＳＦ 于 １９９７ 年发表的 Ｇａｐｐｅｄ
ＢＬＡＳＴ ａｎｄ ＰＳＩ⁃ＢＬＡＳＴ： ａ ｎｅｗ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎ
ｄａｔａｂａｓｅ ｓｅａｒｃｈ ｐｒｏｇｒａｍｓ 一文，文中介绍了 ＢＬＡＳＴ 程序

的不足，并阐述了新的程序———ＰＳＩ⁃ＢＬＡＳＴ［３４］。
频次第 ３ 的是 ＡＳＨＢＵＲＮＥＲ Ｍ 于 ２０００ 年发表

的 Ｇｅｎｅ Ｏｎｔｏｌｏｇｙ： ｔｏｏｌ ｆｏｒ ｔｈｅ ｕｎｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｂｉｏｌｏｇｙ 一

文，文中介绍了 Ｇｅｎｅ Ｏｎｔｏｌｏｇｙ［３５］，它由 ３ 部分组成，
即分 子 功 能 （ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ）、 生 物 过 程

（ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓｓ）、细胞组成（ｃｅｌｌｕｌａｒ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ）。
蛋白质或基因可以通过 ＩＤ 对应或者序列注释的方

法找到与之对应的 ＧＯ 号，而 ＧＯ 号可对应到 Ｔｅｒｍ，
即功能类别或者细胞定位。

中心性排名前两位的文献分别是被引频次排名

第 ３ 和第 ２ 的文献，表明这两篇文章在生物信息学

软件领域具有一定的重要性。
中心性排名第 ３ 的 ＡＬＴＳＣＨＵＬ ＳＦ 于 １９９０ 年发

表的 Ｂａｓｉｃ ｌｏｃａｌ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｓｅａｒｃｈ ｔｏｏｌ 一文，文中提出

了著名的 ＢＬＡＳＴ 算法［３６］，ＢＬＡＳＴ 算法是一种基于

局部序列比对的序列比对算法，能够实现比较两段

核酸或者蛋白序列之间的同源性的功能，它能够快

速的找到两段序列之间的同源序列并对比对区域进

行打分以确定同源性的高低。
值得注意的是排名第 ４ 的文献 Ｃｏｎｔｒｏｌｌｉｎｇ ｔｈｅ

ｆａｌｓｅ ｄｉｓｃｏｖｅｒｙ ｒａｔｅ： ａ ｐｒａｃｔｉｃａｌ ａｎｄ ｐｏｗｅｒｆｕｌ ａｐｐｒｏａｃｈ
ｔｏ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｔｅｓｔｉｎｇ，虽然被引频次较低，但有着较高

的中心性，表明该文献有着较高的价值，文中指出解

决多样性问题的常规方法具有缺陷，并提出了一种

不同的方法来解决多样性问题［３７］。
３．４　 期刊共被引分析

对某研究领域文献的来源期刊进行分析是掌握

该研究领域核心期刊群的最有效方法，也是研究人

员研究该领域的重要情报源［３８］。 将 Ｎｏｄｅ Ｔｙｐｅｓ 设

置为 Ｃｉｔｅｄ Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ，阈值设置为 Ｔ３０，其余选用默

认值，得到期刊共被引知识图谱（见图 ８）。

图 ８　 期刊共被引知识图谱

Ｆｉｇ．８　 Ｋｎｏｗｌｅｄｇｅ ｍａｐ ｏｆ ｊｏｕｒｎａｌ ｃｏ⁃ｃｉｔａｔｉｏｎ

　 　 从共被引频次看，生物信息学软件研究领域的重

要期刊有 ＮＵＣＬＥＩＣ ＡＣＩＤＳ ＲＥＳ、ＢＩＯＩＮＦＯＲＭＡＴＩＣＳ、
Ｊ ＭＯＬ ＢＩＯＬ、 Ｐ ＮＡＴＬ ＡＣＡＤ ＳＣＩ ＵＳＡ、 ＢＭＣ
ＢＩＯＩＮＦＯＲＭＡＴＩＣＳ、ＮＡＴＵＲＥ、ＳＣＩＥＮＣＥ、ＧＥＮＯＭＥ ＲＥＳ，
它们的共被引频次依次为 １ １０７、９０２、６０３、５５９、５２５、３９６、
３６６、３６２，这些期刊作为生物信息学研究领域的重要期

刊，刊载了生物信息学软件研究领域的众多高质量文

献，反映了生物信息学软件领域的重要研究内容。
从中心性看，生物信息学软件领域的重要期刊

有 ＮＡＴＵＲＥ、ＮＡＴ ＧＥＮＴ、 Ｊ ＢＩＯＬ ＣＨＥＭ、ＧＥＮＯＭＥ
ＲＥＳ、ＰＲＯＴＥＩＮＳ、Ｊ ＡＭ ＣＨＥＭ ＳＯＣ，它们的中心性分

别为 ０．３６、０．２４、０．２２、０．２０、０．２０、０．２０。
结合共被引频次与中心性进行分析，发现生物信

息学软件研究领域的重要期刊主要来自 ＮＵＣＬＥＩＣ

１６第 １ 期　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 种乐熹，等：生物信息学软件研究的可视化分析



ＡＣＩＤＳ ＲＥＳ、ＢＩＯＩＮＦＯＲＭＡＴＩＣＳ、Ｊ ＭＯＬ ＢＩＯＬ、Ｐ ＮＡＴＬ
ＡＣＡＤ ＳＣＩ ＵＳＡ、ＢＭＣ ＢＩＯＩＮＦＯＲＭＡＴＩＣＳ 等生物学、生
物信息学、化学等领域的期刊，也有 ＮＡＴＵＲＥ、ＳＣＩＥＮＣＥ
等自然科学类综合性期刊。 被引期刊的质量都较高，
例如 ２０１２ 年 ＮＵＣＬＥＩＣ ＡＣＩＤＳ ＲＥＳ 的影响因子为８．２７８，
ＢＩＯＩＮＦＯＲＭＡＴＩＣＳ 为 ５．３２３，Ｊ ＭＯＬ ＢＩＯＬ 为 ３．９０５，Ｐ ＮＡＴＬ
ＡＣＡＤ ＳＣＩ ＵＳＡ 为 ９．７３７，ＢＭＣ ＢＩＯＩＮＦＯＲＭＡＴＩＣＳ 为 ３．０２４，
而 ＮＡＴＵＲＥ 和 ＳＣＩＥＮＣＥ 的影响因子更是高达

３８．５９７和 ３７．０２７，这些高质量期刊在生物信息学软

件的研究中起着举足轻重的作用。
３．５　 研究热点分析

将 Ｎｏｄｅ Ｔｙｐｅｓ 设置为 Ｋｅｙｗｏｒｄ，将阈值设置为

Ｔ３０，选择 Ｐａｔｈｆｉｎｄｅｒ 算法，其余选择默认设置，运行

软件，得到生物信息学软件研究热点知识图谱（见
图 ９）。 圆圈的颜色和厚度分别表示关键词出现的

时间和数量，每个节点分别表示一个关键词，节点的

大小表示关键词出现的频次，节点之间的连线越粗

表示关键词之间的共现越高。

图 ９　 生物信息学软件研究热点知识图谱

Ｆｉｇ．９　 Ｋｎｏｗｌｅｄｇｅ ｍａｐ ｏｆ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｆｏｃｕｓ

　 　 关键词是一篇文章的核心与精髓，是文章主题

的高度概括及凝炼，频次高的关键词常被用来确定

一个研究领域的热点问题［３９］。 频次最高的是

ｄａｔａｂａｓｅ，达到 ３２０ 次。 生物信息学软件往往集成在

相关生物信息学数据库中，比如 ＥＢＩ 主页上的工具

Ｔｏｏｌｓ，ＮＣＢＩ 主页上的工具 Ｂｌａｓｔ，因而对于软件的研

究往往离不开数据库，ｄａｔａｂａｓｅ 表现出的高频次并

不意外。 对高频关键词进行分析（见表 ４），发现生

物信息学软件研究的热点主要集中在软件功能上，
ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ、 ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ、 ｄｉｓｃｏｖｅｒｙ、 ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ、
ｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎ 等关键词表明研究热点可以划分为识

别、预 测、 研 发、 注 释 等 主 题。 同 时， ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ、
ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ、ｒｅｓｏｕｒｃｅ、ｐｒｏｔｅｉｎｓ 等高频关键词表明研

究热点主要集中在基因序列和蛋白质序列上，
ａｌｇｏｒｉｔｈｍ 表明相关算法的研究也是研究热点之一。

同时，中心性较高的关键词在整个网络中具有

重要的连接作用，关键词的中心性越强，表明其控制

的关键词之间的信息流越多，因而中心性高的关键

词也能代表某领域的研究热点［４０］。 从表 ５ 中可以

看出，高中心性的关键词都是高频关键词，ｄａｔａｂａｓｅ、
ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ、ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ、ａｌｇｏｒｉｔｈｍ、ｇｅｎｏｍｅ 等关键词

的中心性排名最高，体现出数据库、识别、（基因）、
序列、算法等占有较高的研究热度。

通过对高频关键词进行聚类（见图 １０），发现生

物信息学软件领域的研究可以聚成 ６ 个大类，分别

是 ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｏｍｐｌｅｘｅ、 ｏｐｐｏｓｉｔｅ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ
ｓｉｇｎａｔｕｒｅ、 ｄｅｐｔｈ、 ｖｉｓｕａｌｉｚａｔｉｏｎ ｓｏｆｔｗａｒｅ、 ｐｒｅｄｉｃｔｉｎｇ
ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ、 ｓｏｂａ （ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｎｔｏｌｏｇｙ
ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ），这 ６ 个大类代表了生物信息

学软件研究的热点，即蛋白质复合体、对生基因表达

特征、生物信息学数据的深入分析、可视化软件、亚
细胞定位预测、序列本体论生物信息学分析工具。
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表 ４　 高频关键词表（≥５０）
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｈｉｇｈ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｋｅｙｗｏｒｄｓ ｌｉｓｔ（≥５０）

序号 频次 关键词

１ ３２０ ｄａｔａｂａｓｅ
２ １３４ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ
３ １３３ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ
４ １０１ ｔｏｏｌ
５ ８６ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ
６ ８１ ａｌｇｏｒｉｔｈｍ
７ ７８ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ
８ ６３ ｇｅｎｏｍｅ
９ ６３ ｒｅｓｏｕｒｃｅ
１０ ５５ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ
１１ ５４ ｄｉｓｃｏｖｅｒｙ
１２ ５１ ｐｒｏｔｅｉｎｓ
１３ ５１ ｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎ

表 ５　 高中心性关键词表（≥０．１）
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｈｉｇｈ ｃｅｎｔｒａｌｉｔｙ ｋｅｙｗｏｒｄｓ ｌｉｓｔ（≥０．１）

序号 中心性 关键词

１ ０．３ ｄａｔａｂａｓｅ

２ ０．２８ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ

３ ０．２ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

４ ０．１５ ａｌｇｏｒｉｔｈｍ

５ ０．１５ ｇｅｎｏｍｅ

６ ０．１４ ｔｏｏｌ

７ ０．１１ ｒｅｓｏｕｒｃｅ

８ ０．１１ ｄｉｓｃｏｖｅｒｙ

９ ０．１１ ｒｅｃｏｇｎｉｔｉｏｎ

１０ ０．１ ｆａｍｉｌｉｅｓ

图 １０　 高频关键词聚类图谱

Ｆｉｇ．１０　 Ｋｎｏｗｌｅｄｇｅ ｍａｐ ｏｆ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｈｉｇｈ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｋｅｙｗｏｒｄｓ

３．６　 研究前沿分析

本文通过对生物信息学软件领域研究文献关键

词的突变情况来确定其研究前沿，将网络节点类型

设置 为 Ｋｅｙｗｏｒｄ， 并 将 Ｔｅｒｍ Ｔｙｐｅ 选 定 为 Ｂｕｒｓｔ
Ｔｅｒｍｓ，选 取 Ｔｏｐ ５０， 其 余 采 用 默 认 值， 运 行

ｃｉｔｅｓｐａｃｅ，并以时区示图（Ｔｉｍｅｚｏｎｅ）方式显示，得到

研究前沿知识图谱（见图 １１）。
在图中圆形节点代表关键词，圆形节点的大小

表示关键词的频次。 方形节点代表了突变词，方形

节点的大小表示突变词的权重，其位置反映出该突

变词出现的时间。 对突变词按权重进行排序，权重

最高的结果如表 ６ 所示。
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图 １１　 研究前沿知识图谱

Ｆｉｇ．１１　 Ｋｎｏｗｌｅｄｇｅ ｍａｐ ｏｆ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｆｒｏｎｔｓ

表 ６　 生物信息学软件研究的突变词表

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｂｕｒｓｔ ｋｅｙｗｏｒｄｓ ｏｆ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ ｓｏｆｔｗａｒｅ ｒｅｓｅａｒｃｈ

突变词 权重 年份

ｐｒｏｔｅｉｎ⁃ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ １１．２７５ ３ ２００４
ｐｒｏｔｅｉｎ⁃ｄａｔａ⁃ｂａｎｋ ８．８８７ ５ ２００４
ＤＮＡ⁃ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ７．５３２ ６ ２００５
３ｄ⁃ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ４．２５１ ２ ２０１１
ｗｅｂ⁃ｓｉｔｅ ４．１２６ ９ ２０１０

ａｍｉｎｏ⁃ａｃｉｄ⁃ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ４．０８０ ９ ２００６
ｄｒｕｇ ｄｉｓｃｏｖｅｒｙ ３．５３５ ９ ２０１０

ＵＲＬ⁃ｈｔｔｐ ３．４９６ ６ ２００６
ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ３．５０３ １ ２００７
ｌｏｇｉｎ ｒｅｑｕｉｒｅｍｅｎｔ ２．４２８ ６ ２００８

权重 排 名 前 三 的 突 变 词 分 别 是 ｐｒｏｔｅｉｎ⁃
ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ（蛋白质序列）、ｐｒｏｔｅｉｎ⁃ｄａｔａ⁃ｂａｎｋ（蛋白质

数据库）、ＤＮＡ⁃ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ（ＤＮＡ 序列），表明生物信

息学软件领域的研究前沿主要集中在蛋白质序列、
ＤＮＡ 序列的分析上，ｐｒｏｔｅｉｎ⁃ｄａｔａ⁃ｂａｎｋ 之所以出现较

高的权重在于生物信息学相关软件越来越多的集成

在相关数据库中。
其它突变词还包括 ３ｄ⁃ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ （三维结构）、

ｗｅｂ⁃ｓｉｔｅ （网站）、 ａｍｉｎｏ⁃ａｃｉｄ⁃ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ （氨基酸序

列）、ｄｒｕｇ ｄｉｓｃｏｖｅｒｙ （药物研发）、ＵＲＬ⁃ｈｔｔｐ （网址）、
ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ （结构信息）、 ｌｏｇｉｎ ｒｅｑｕｉｒｅｍｅｎｔ
（登录要求）、 ｇｅｎｅ⁃ｌｉｓｔ （基因列表）、 ｐｒｏｇｒａｍｍａｔｉｃ⁃
ａｃｃｅｓｓ（编程访问）、ｃｒｕｃｉａｌ ｒｏｌｅ（重要角色）、ｐｒｏｔｅｉｎ⁃

ｃｏｍｐｌｅｘｅｓ（蛋白质复合体）、 ｓｍａｌｌ⁃ｍｏｌｅｃｕｌｅｓ （小分

子）、 ｐｒｏｔｅｉｎ ｄｏｍａｉｎ （蛋白质结构域）、 ｗｅｂ⁃ｂａｓｅｄ⁃
ｓｏｆｔｗａｒｅ（ｗｅｂ 软件）、ｎｕｃｌｅｉｃ⁃ａｃｉｄｓ（核酸）、ｇｒａｐｈｉｃａｌ⁃
ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｏｎ（图形化表示），这些都是生物信息学

软件领域的研究前沿之一。 通过对其进行分析，发
现主要集中在软件功能与软件自身属性上，具体而

言，解决三维结构、氨基酸序列、药物研发、结构信

息、基因列表、蛋白质复合体、小分子、蛋白质结构域

等问题是生物信息学软件领域的研究前沿之一。 网

站、网址、登录要求、ｗｅｂ 软件等体现了软件属性是

研究前沿之一。
通过对查阅近几年文献，发现了大量体现研究

前沿的研究，如 ＭｏｄｅＲＮＡ： ａ ｔｏｏｌ ｆｏｒ ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ
ｍｏｄｅｌｉｎｇ ｏｆ ＲＮＡ ３Ｄ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ［４１］、《分子三维结构可

视化软件建模的研究与实现》等文章体现了三维结

构是研究前沿之一［４２］， Ｔｈｅ ｃａｓｅ ｆｏｒ ｏｐｅｎ⁃ｓｏｕｒｃｅ
ｓｏｆｔｗａｒｅ ｉｎ ｄｒｕｇ ｄｉｓｃｏｖｅｒｙ［４３］、《生物信息学分析软件

的开发及在药学领域的应用》等文章体现了药物研

发是研究前沿之一［４４］。 同时，ＰＬＡＡＣ： ａ ｗｅｂ ａｎｄ
ｃｏｍｍａｎｄ⁃ｌｉｎｅ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｔｏ ｉｄｅｎｔｉｆｙ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｗｉｔｈ
Ｐｒｉｏｎ⁃Ｌｉｋｅ Ａｍｉｎｏ Ａｃｉｄ Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ［４５］、 ＳＫＩＮＫ： ａ
ｗｅｂ ｓｅｒｖｅｒ ｆｏｒ ｓｔｒｉｎｇ ｋｅｒｎｅｌ ｂａｓｅｄ ｋｉｎｋ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｉｎ α⁃
ｈｅｌｉｃｅｓ 等文章中介绍了 ＰＬＡＡＣ、ＳＫＩＮＫ 等软件的开

发利用［４６］，包括了对软件属性和功能的描述，侧面
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证明了本研究所探测的研究前沿的正确性。

４　 结　 论

通过对生物信息学软件领域的研究力量、知识

基础、核心作者与期刊、研究热点和研究前沿的分

析，对生物信息学软件领域的研究现状进行总结，得
出如下结论。

（１）不同国家（地区）和机构对于生物信息学软

件的研究不尽相同，主要集中在美国、德国、西班牙、
法国、英国、中国台湾、中国大陆、加拿大等国家和地

区，其中美国最为突出，中国大陆、新加坡和澳大利

亚等国家的影响力也较大；同时，生物信息学软件的

研究机构主要集中在高校和研究院等机构，但机构

的研究力量相对薄弱，尚未有高产出和高影响力的

机构出现。
（２）从两个角度分析了生物信息学软件研究的

知识基础：一是奠基性文献，这组文献包括 Ｓｍｉｔｈ ＴＦ
和 Ｗａｔｅｒｍａｎ ＭＳ、Ｋａｂｓｃｈ Ｗ 和 Ｓａｎｄｅｒ Ｃ、Ｓａｉｔｏｕ Ｎ 和

Ｎｅｉ Ｍ、Ｐｅａｒｓｏｎ ＷＲ 和 Ｌｉｐｍａｎ ＤＪ 等发表的四篇文

章，在文章中分别提出了 Ｓｍｉｔｈ⁃Ｗａｔｅｒｍａｎ 算法、应
用于蛋白质结构中的氨基酸残基进行二级结构构像

分类的标准算法、邻接法、ＦＡＳＴＡ 算法，这些算法对

相关软件的研究起着重要指导作用；二是高被引和

高中心性文献，这组文献主题包括 ＰＤＢ 数据库、
ＰＳＩ⁃ＢＬＡＳＴ、Ｇｅｎｅ Ｏｎｔｏｌｏｇｙ、ＢＬＡＳＴ 算法及多样性问

题解决方法，对生物信息学软件的研究起着重要的

支柱作用。
（３）Ｄｏｐａｚｏ Ｊ、Ｗｉｓｈａｒｔ ＤＳ、Ｍｏｒｇｅｎｓｔｅｒｎ Ｂ 等作者

构成了生物信息学软件领域的高产作者，为该领域

的研究起到了较大的贡献。 同时，挖掘出以 Ｄｏｐａｚｏ
Ｊ、Ｗｉｓｈａｒｔ ＤＳ、Ｃｈｅｎ Ｊ 和 Ｚｈａｎｇ Ｙ 为核心的三个作者

合作团队，其中以以 Ｄｏｐａｚｏ Ｊ 为核心的团队中心性

最为显著，团队成员在该领域的研究成果最为突出。
在作者的 共 被 引 分 析 中， 发 现 ＡＬＴＳＣＨＵＬ ＳＦ、
ＢＥＲＭＡＮ ＨＭ、ＡＳＨＢＵＲＮＥＲ Ｍ 等作者的被引频次

最高，对该领域的研究起着重要的启发作用。
（４） 对共被引期刊进行分析，发现 ＮＵＣＬＥＩＣ

ＡＣＩＤＳ ＲＥＳ、 ＢＩＯＩＮＦＯＲＭＡＴＩＣＳ、 Ｊ ＭＯＬ ＢＩＯＬ、 Ｐ
ＮＡＴＬ ＡＣＡＤ ＳＣＩ ＵＳＡ、 ＢＭＣ ＢＩＯＩＮＦＯＲＭＡＴＩＣＳ、
ＮＡＴＵＲＥ、ＳＣＩＥＮＣＥ 等期刊在生物信息学软件的研

究中起着举足轻重的作用。
（５）对研究热点与前沿进行分析发现，生物信

息学软件的研究热点主要集中在对生物信息学相关

软件功能的研究上，表现在识别、预测、研发、注释等

主题的研究上，进一步分析，发现研究热点可以分为

蛋白质复合体、对生基因表达特征、生物信息学数据

的深入分析、可视化软件、亚细胞定位预测、序列本

体论生物信息学分析工具等大类；解决三维结构、氨
基酸序列、药物研发、结构信息、基因列表、蛋白质复

合体、小分子、蛋白质结构域等问题和软件自身属性

是研究前沿。
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